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В УСТАНОВЛЕНИИ ФИЛОГЕНЕТИЧЕСКИХ СВЯЗЕЙ 

ИСКОПАЕМЫХ И СОВРЕМЕННЫХ ELEPHANTIDAE 

Аннотация: статья посвящена значению молекулярно-генетических дан-

ных в установлении филогенетических связей ископаемых и современных 

Elephantidae. Современная филогения Elephantidae в большей степени строится 

на основе морфологических признаков, не принимая во внимание молекулярно-ге-

нетический состав вымерших животных. За последние 18 лет новые палеонто-

логические останки слоновых с учетом молекулярных данных приводят к пере-

осмыслению известных связей, а ископаемые фрагменты P. antiquus с присут-

ствием ядерной и митохондриальной ДНК доказывают, что сегодняшняя кар-

тина эволюции слонов нуждается в серьезном пересмотре. 
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Филогенетические реконструкции с использованием только морфологиче-

ских признаков не всегда отображают истинную эволюционную картину. Пони-

мание того, как вымершие виды связаны друг с другом или жизнью их ныне су-

ществующих родственников часто является трудной задачей. Многие вымершие 

виды позвоночных были идентифицированы по неполным фрагментам черепа 

или разрозненным частям посткраниального скелета. Однако даже экземпляры 

полной сохранности затрудняют установление взаимосвязи между таксонами, 

потому что исследователи часто вынуждены полагаться исключительно только 

на форму костей. 

Иногда из ископаемых образцов удается выделить последовательности 

ДНК. Такая процедура происходит проще с молодыми окаменелостями и теми, 

которые залегают в холодных климатических зонах. В умеренных широтах 
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деградация ДНК происходит быстрее, обычно через 60–100 тысяч лет. В этом 

случае хемофоссили представляют ценную информацию для определения систе-

матического положения ископаемых организмов без опоры лишь на фенотипи-

ческие вариации. 

С начала XXI века новые генетические исследования современных и вымер-

ших Elephantidae все больше меняют устоявшуюся систему филогенетических 

взаимоотношений семейства. 

В позднем миоцене в Африке появляется семейство слоновые 

(Elephantidae), которое состоит из современных слонов и их вымерших родствен-

ников, в том числе мамонтов и различных карликовых видов слонов из среди-

земноморских островов [2]. На сегодняшний день три вида слонов являются по-

следними представителями слоновых некогда заселявшими почти все конти-

ненты Земли, обитая в разнообразных климатических и ландшафтных условиях, 

от тропических лесов и саванн на юге до арктических степей и тундры на севере. 

Приспосабливаясь к обитанию в различных физико-географических условиях, 

слоновые дали большое разнообразие форм, поэтому Elephantidae можно с уве-

ренностью отнести к классическим объектам в палеонтологии, с помощью кото-

рых с успехом могут решаться общие вопросы путей и закономерностей эволю-

ции млекопитающх,палеогеографии, а также стратиграфии континентальных от-

ложений [1]. 

Недавнее изучение останков P. antiquus представителя прямобивневых сло-

нов из рода Palaeoloxodon раскрывают новые подробности филогенетических 

связей Elephantidae, где эволюционная линия рода Loxodonta, как считается ни-

когда не выходила за пределы Африканского континента. 

Филогенетические реконструкции с использованием морфологических при-

знаков, теснее связывают палеолоксодонов с азиатскими слонами, чем с мамон-

тами или сохранившимися африканскими слонами [6], а некоторые авторы вклю-

чали их в род Elephas как подрод [4, 5]. Новые генетические исследования свя-

заны с восстановлением полных митохондриальных геномов из четырех ископа-

емых фрагментов и частичном восстановлении ядерных геномов из двух 
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образцов окаменелостей P. antiquus. Эти ископаемые образцы были идентифи-

цированы в Германии (Neumark-Nord и Weimar-Ehringsdorf), и скорее всего, да-

тируется периодами межледниковья – 120 и 244 тыс. лет назад.  Анализ мтДНК 

и яДНК оказался неожиданным и продемонстрировал, что P. antiquus являлся 

близким родственником современных L. cyclotis [3]. 
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